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摘要    通过 16S rDNA克隆文库构建、PCR-RFLP分析等方法, 对西太平洋“暖池”区海
床以下 230 cm深度的沉积物中的细菌类群组成进行了分析. 结果表明该海区深部沉积物
中 的 细 菌 类 群 主 要 包 括 α- 变 形 菌 (Proteobacteria), β- 变 形 菌 、 CFB 类 群
(Cytophaga/Flexibacteria/Bacteroides)、酸杆菌(Acidobacteria)和革兰氏阳性菌等, 各个类群
的菌属组成均较为简单. 其中α-变形菌为最优势菌群, β-变形菌为次优势菌群, 它们的优
势菌种分别为少动鞘氨醇单胞菌 (Sphingomonas paucimobilis)和产碱假单胞菌












总生物量的 1/10 到 1/3[1]. 这些微生物多样性极其丰
富, 它们参与了深部生物圈中的各种生物地球化学
过程 [ 2 , 3 ] .  在大部分深海沉积物 ,  尤其是“热泉喷
口”(hydrothermal vents)和“冷泉”(cold seep)等一些特






























1  材料与方法 
1.1  样品来源 
沉积物于 2001年 10~11月间采集自西太平洋“暖
池”海域(WP0104站位, 8°53′08″N, 142°59′51″E, 水深
2068 m), 用重力柱采集, 柱长 230 cm, 样品为浅灰
白色有孔虫软泥. 样品采集后从重力柱底部取长度
为 3 cm 的沉积物, 立即在超净台中去除表层, 于 
−20℃条件下保存带回实验室, 并在超净台内再次切
除表层后取样品的中心部分进行下一步实验.  
1.2  沉积物中细菌 16S rDNA文库的构建及
RFLP分析 
参照文献[18]中化学裂解和酶解相结合的方法
提取沉积物中微生物宏基因组 DNA, 并利用 DNA吸
附树脂进行纯化. 细菌 16S rRNA基因的 PCR扩增采
用细菌通用引物 27F(5’-AGAGTTTGATCCTGG- 
CTCAG-3’)和 1492R(5’-GGTTACCTTGTTACGACT- 
T-3’) 进 行 . RFLP 分 析 采 用 RsaI(GT’AC) 和
MspI(C’CGG)酶进行. 各代表性克隆序列的测定由上
海生工生物工程技术服务有限公司完成. 将所测定
的 16S rDNA序列与 EMBL(European Molecular Bi-
ology Laboratory, http://www.ebi.ac.uk)和 RDP II (Ri-
bosomal Database Project II, http://rdp.cme.msu.edu)2
个数据库中的已知序列进行相似性比较. 系统发育
分析采用邻接法(Neighbour-Joining)进行.  
2  结果 
2.1  细菌 16S rDNA克隆文库分析 
从所构建的 16S rDNA克隆文库中随机挑取 150
个克隆, 经菌落 PCR 验证后得到 95 个阳性克隆. 经
RFLP分析后, 得到 28个不同的谱型, 其中 21个谱型
由单一的克隆产生. 以覆盖率(C)来评估所构建的文
库对环境微生物多样性的覆盖程度, 计算公式为: C 
=[1−(n1/N)]×100%, 其中, N 代表所分析的克隆数, n1
代表具有不重复序列的克隆数[19]. 经计算, 所构建的
16S rDNA 克隆文库的覆盖率为 77.9%, 能够反映出
样品中主要细菌类群的多样性.  
2.2  海底深部沉积物中细菌类群及系统发育分析 
将所测定的 28个 16S rDNA序列与数据库中的
序列进行同源性比较分析, 结果见表 1. 该沉积物样
品中存在多样性较为丰富的细菌群落, 包括变形菌
(Proteobacteria), 革 兰 氏 阳 性 菌 、 CFB 类 群




但是仅包含 2个亚群. 有 50%(14/28)的基因型属于α-
变形菌 , 其中 9 个基因型彼此之间的同源性较高
(96%~98% 之 间 ), 而 且 与 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属
(Sphingomonas sp.)的同源性在 96%以上, 为同一菌属
(图 1), 该属细菌因能以多环芳烃(PAH)作为唯一的碳
源和能源而广泛存在于各种被污染的环境中 [20,21]. 
在该菌属中 , 有 6 个基因型与少动鞘氨醇单胞菌
(Sphingomonas paucimobilis)的同源性最高 , 达到
98%以上. 有 21.4%(6/28)的基因型属于β-变形菌, 形
成了该深度沉积物中特有的次优势菌群. 其中基因
型 G211(7个克隆)与一株以 Fe2+为电子供体的厌氧反
硝化细菌具有 99.1%的同源性. 4 个不同的基因型: 














(Geobacillus), CFB 类 群 中 主 要 为 黄 杆 菌 属
(Flavobacterium), 另外还有少量的鞘氨醇杆菌属











表 1  WP0104站位沉积物(230 cm)中细菌 16S rDNA克隆所属类群分布 
细菌类群 不同基因型克隆编号 克隆数 数据库中同源性最高的细菌 同源性/% 
α-proteobacteria G5 1 Sphingomonas paucimobilis 98.08 
 G70 16 Sphingomonas paucimobilis 98.81 
 G234 20 Sphingomonas paucimobilis 98.88 
 G73 1 Sphingomonas paucimobilis 98.19 
 G80 1 Sphingomonas paucimobilis 99.09 
 G157 1 Sphingomonas paucimobilis 98.37 
 G61 1 Sphingomonas sp. 96.75 
 G208 1 Sphingomonas sp. 98.96 
 G236 1 Sphingomonas sp. 97.31 
 G83 1 Dyadobacter fermentens 98.40 
 G177 1 Dyadobacter fermentens 97.42 
 G226 1 Dyadobacter fermentens 98.05 
 G6 1 Uncultured bacterium DSSD40 96.64 
 G14 1 Rhodobacteraceae sp. 96.32 
β-proteobacteria G12 1 Pseudomonas alcaligenes 99.26 
 G21 9 Pseudomonas alcaligenes 98.79 
 G37 1 Pseudomonas alkaligenes 97.26 
 G65 1 Pseudomonas testosteroni 96.80 
 G211 7 Denitrifying Fe-oxidizing bacteria 97.03 
 G189 1 Ralstonia eutropha 93.86 
Gram-positive G64 9 Geobacillus sp. 95.45 
 G76 1 Uncultured candidate division OP3 bacterium 89.15 
 G173 1 Uncultured soil bacterium 97.36 
CFB Group G24 1 Sphingobacterium sp. TUT102 96.85 
 G62 1 Sphingobacterium sp. TUT102 97.52 
 G26 8 Uncultured Flavobacterium sp. 94.76 
Acidobacteria G174 5 Uncultured Acidobacter sp. 97.39 
Unknown G4 1 Uncultured soil bacterium 90.42 
 




池”区的邻近站点 WP0102(7°59′24″N, 142°30′00″E, 
水深 1901 m)的浅层沉积物(0~12 cm)中的微生物多样
性进行了分析[18]. 将两者进行比较, 发现这两个样品





亚群在浅层沉积物中十分稀少 ,  而在深层沉积物 
中则是次优势类群. 除了这两个亚群以外, 在深层沉








沉积物环境中微生物群落结构多样性的主要因    
素[27~29]. 在本文中, 造成这种细菌类群差异的原因主












图 1  WP0104站位沉积物中细菌的系统发育树 



























图 2  西太平洋“暖池”区不同深度的沉积物中各细菌类群
所占比例比较 
1. α-Proteobacteria, 2. β-Proteobacteria, 3. γ- Proteobacteria, 4. δ- 
Proteobacteria, 5. ε-Proteobacteria, 6. 浮霉状菌(Planctomycete), 7. 
Grampositive, 8. CFB组, 9. Acidobacteria, 10. 其他 
 
在大洋边缘海域的沉积物中硫酸盐的消耗较快, 在
































在该站位 12 cm 以上沉积物中有机碳的含量平均为
3.69%(箱式采样, 取样分 3 cm一层, 4~6 cm层次最高, 
为 4.05%), 而该文所研究的深部样品中有机碳含量
为 3.52%, 二者相差不大. 这些有机质可能是由表层
沉积物渗透并累积下来的. 另一方面, 在“暖池”区深
层沉积物样品中, β-变形菌中的大部分细菌均与脱氮
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